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【研究目的】次世代シーケンサーによる配列決定の応用技術の一つに Hi-C 法がある。これにより、核内に










ucscID を参照して一つの一覧表に結合した。(2) OHNOLOGS ( http://ohnologs.curie.fr/index.html)[1]から、
ヒトゲノム(hg19)に対応する全ての 2R-WGD 根拠遺伝子のリストをダウンロードした。(3)文献[2]より、
Hi-C 実験 ID を取得し、GEO(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/)から、各染色体を 1Mbp の bin に分割し
それらの近接性が記されたデータをダウンロードした。(4)2R-WGD 根拠遺伝子がどの領域にあり、その遺
伝子とオーノログの関係にある遺伝子がどの領域にあるのかを(1)で作成した一覧表と(2)で得た 2R-WGD 根
拠遺伝子リストを入力として用いて出力するプログラムを統計処理ソフトウェア R を用いて作成した。 (5)	 
このシステムは bin の近接領域を網羅的に検索していくものとなっている。そのため、同様の動作を再帰的
に呼び出せるように染色体番号と bin 番号、bin 同士が近接しているとみなす閾値を入力として与えると、
そこに近接している領域の染色体番号、bin 番号を出力するプログラムを統計処理ソフトウェア R を用いて






4363362 個のうち、上位 5%,10%,15%のスコアを近接性閾値として解析を行った結果、上位 5%で 23121 ヶ
所、上位 10%で 60319 ヶ所、上位 15%で 116715 ヶ所の近接性が保存された領域を抽出した。適合度検定で





加すると予想されるヒトをはじめとする脊椎動物の Hi-C データを解析していく必要がある。 
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